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BLASTN 2.2.6 [Apr-09-2003] 

RID: 1064960959-2 0664-530139 . BLASTQ3 
Query= 

(689 letters) 



Database: All GenBank+EMBL+DDB J+PDB sequences (but no EST, STS, 
GSS, or phase 0, 1 or 2 HTGS sequences) 

1,931,681 sequences; 9,156,315,655 total letters 

T a x o n o in y r e p o r t s 

Distribution of 106 Blas t Hits era the Query Sequence 

I Mouse-over to show defline and scores. Click to show alignments 

Color Key f or fllignnent Scores 




Sequences producinq siqnif leant aliqnments: 

http : //www .ncbi.nlm.nih. go v/b 1 as t/B 1 ast . cgi 



Score E 
(bits) Value 
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qi | 505230 | ernb 1X59040. 1 | CBDPEXC3 Clostridium botulinum D pha . . . 


12 61 


0. 


0 


q i | 2 S 6 7 8 6 | emb I X 5 9 0 3 9 . 1 | CBC PEXC 3 Clostridium botulinum C pha... 


12 61 


0 . 


0 


3iJAl.?JL7JJ=^^^^ Clostridium botulinum D Phage . . . 


12 5 7 


0. 


0 


Cfi| 144736 | qb jM74038.il CLOC3ADP C. botulinum C3 ADP-ribos yl tr . . . 


184 


le 


-43 


qi| 404820 | dbi | D17555.ll CLOADPRC3 Clostridium botulinum type... 




5e 


-40 


qi| 1212874 |emb 1X87215. 1 


CLC3GENE C.limosum C3 qene 


100 


6e 


-18 


gi | 33149672 | gb | AY330212 


.11 Cloning vector pT3, complete seq... 


6 8 


2e 


-08 


gi| 595779 |crbjU13871. 1| XXU13871 pT7T3D cloning vector, compl . . . 


6 8 


2e 


-08 


qi I 595774 | qb!U13869. 1 IXXU13869 pT7T318U cloninq vector, com... 


6 8 


2e 


-08 


qi| 1149706 1 smb 1X36491. 1 


CPSPOOA C.perf rinqens spoOA qene 


6 6 


9e 


-08 


qi. | 31335236 | qb | AY292466 


.11 BAC cloning vector pBACVM4 , comp . . . 


64 


3e 


-07 


gx | 3 0424 55 4 | gb JAY 182 7 82 


1| Shuttle vector pSK5640, complete... 


64 


3e 


-07 


gi | 30424-549 I gb | AY182781 


1| Shuttle vector pSK5632, complete... 


64 


3e 


-07 


qi | 29838547 i qb [AY265466 


1! Shuttle vector pAM2770, complete... 


64 


3e 


-07 


qi | 29825787 | qb | AY263154 


1| Cloning vector pAM2600, complete... 


64 


3e 


-07 


qi I 29415162 | qb | AY150268 


1| CRIM plasmid pSK67, complete seq... 


64 


3e 


-07 


gi | 29373934 | gb | AY219701 


lj Cloning vector pAZl, complete se... 


64 


3e 


-07 


gi | 22595311 | gb | AF405697 


1| Reporter vector pALH122, complet... 


64 


3e 


-07 


qi | 23207668 | qb | AY187276 


1| Shuttle vector pBSV2 , complete s... 


_J2l 


3e 


-07 


qi I 21952452 | qb | AF524829 


1 | P-element cloning system vector . . . 


64 


3e 


-07 


qi. 1219524501 qb | AF52 4328 


1 | P-element cloning system vector . . . 


___64 


3e 


-07 


qi |21730275i qb [ AF52 .1 6 6 6 . 


1| Cloning vector pLOI2065 complete... 


64 


3e- 


-07 


gi | 2 5141017 | gb | AC11603 3. 


2 | Zea mays genomic clone ZM15C05 . . . 


64 


3e- 


-07 


qi | 22 0747 97 | qb | AY 112734 . 


1| Broad host range vector pMLS7, c... 




3e- 


-07 


qi | 22074788 | qb | AY112733 - 


1| Broad host range vector pMLBAD , ... 


64 


3e- 


-07 


qi 15 82 4 68 8 1 emb | AL1 104 7 7. 


1|CEY113G7S Caenorhabditis eleqans ... 


64 


3e- 


-07 


gi [ 34o56140 J emb | BX005348 . 8 [ Zebrafish DNA sequence from clo... 


64 


3e- 


-07 


gi.l 33457134 | emb 1AJ560658 . 1 | 3SC560658 Sus scrofa partial mRN. . . 


64 


3e- 


-07 


qi | 45 67137 | qb | AF134 471 . : 


. j Homo sapiens chromosome 10 clone ... 


64 


3e- 


-07 


qi I 2161757 4 | qb |AF5 197 66. 


1| Cloning vector pMAK705, complete... 


64 


3e- 


-07 


qi |21328627| qb | AE 008921, 


1| Uncultured proteobacterium clone... 


64 


3e- 


-07 




JJ_ Cloning vector pC1300intC, compl... 


64 


3e- 


-07 


gi | 11559659 | gb| AF294S77. 


11 Cloning vector pC1300intB, compl... 


64 


3e- 


-07 


qi I 1155 965 7 | qb | AF2 9 4 97 6 . 


1| Cloning vector pC1300intA, compl... 


64 


3e- 


-07 


qi | 20141090 | qb | L09137 . 2 | S YNPUC 1 9 CV Cloninq vector pUC19c, c... 


64 


3e- 


-07 


qi | 20455693 | qb | AC110750 . 


4| Homo sapiens chromosome 17, clon... 


64 


3e- 


-07 


qi 15 4197 58 1 emb | A J2 4 6 0 0 4 . 


1|H3A246004 Homo sapiens RET qene, ... 


64 


3e- 


-07 


gi | 18766962 | gb| AF480833. 


_1J_ Cloning vector pNOT218 beta-lact... 


64 


3e- 


-07 


qi | 18654300 | qb | L47 8 37 . 1 | 


SYNKIL199P Cloninq vector pKIL199 c... 


64 


3e- 


-07 


qi | 18654298 j qb | L47836. 1 | SYNKIL198P Cloninq vector pKIL198 c... 


64 


3e- 


-07 


qi | 14794622 | .qb | AF32 77 1 9 . 


1IAF327719 Cloninq vector pCM130, c... 


_J54 


3e- 


-07 


qi | 14794608 | qb | AF327717 . 


1IAF327717 Cloninq vector pCM160, c... 


64 


3e- 


-07 


gi | 14794600 | gb | AF327716. 


1IAF327716 Cloning vector pCM80, co... 


64 


3e- 


-07 


qi | 147 94 593 i qb | AF32 7715. 


1|AF327715 Cloninq vector pCM66, co... 


...M 


3e- 


-07 


qi | 14794585 | qb | AF327714 . 


HAF327714 Cloninq vector pCM62 , co... 


64 


3e- 


-07 


gi f.14794547 | qb | AF3277 1.1. . 


1IAF327711 Cloninq vector pDN19, co... 


64 


3e- 


-07 


qi. |18 0 4 1 9 6 9 | qb | AF3 3 7 0 3 1 . 


1IAF337031 Aphidius ervi clone 110 ... 


64 


3e- 


-07 


gi | 18041957 | gb | AF337016. 


1IAF337016 Aphidius ervi clone 34 m. . . 


64 


3e- 


-07 


qi I 18 041950 | qb | AF33 7 003. 


1)AF337003 Aphidius ervi clone 13R ... 


64 


3e- 


-07 


qi | 18 041946 | qb | AF33 69 97 . 


1IAF336997 Aphidius ervi clone 107 ... 


" 64 


3e- 


-07 


qi. I 18 041941 j qb | AF336992 . 


1IAF336992 Aphidius ervi clone 47 m. . . 


64 


3e- 


-07 


qi I 18041939 | qb | AF336990. 


1 I.AF336990 Aphidius ervi clone 4 mi... 


64 


3e- 


-07 


gi | 13161000 | gb | AF32 59 03. 


1IAF325903 Cloning vector pFH2191, ... 


64 


3e- 


-07 


qi | 13540351 [ qb j AF354046. 


1IAF354046 Binary vector pCAMBIA- 13 . . . 


64 


3e- 


-07 


qi | 13540346 [ qb| AF354045. 


1IAF354045 Binary vector pCAMBIA- 13 . . . 


64 


3e- 


-07 


qi | 13345295 | qb | AF323603 . 


1JAF323603 Cloninq vector pPOP, com... 


64 


3e- 


■07 


gi | 8308058 | qb i AF261959 . 1 


IAF261959 Anourosorex squamipes clo... 


64 


3e- 


-07 


gi | 92 947 91 | gb | AF17 8 451 . 1 


IAF178451 Integration vector pCDHP... 


64 


3e- 


-07 


qi I 8 92 7 566 | qb | AF2 7 6 98 2 . I 


IAF276982 Inteqrative vector pNLEl,... 


64 


3e- 


07 
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RTD=1 064960959-20664-530 1 39.BLASTQ3, 



Page 3 of 21 



qi | 8 65 04 01 | qb | AF2168 02 . 


1IAF216802 Shuttle vector pDL278, co... 


64 


3e- 


-07 


qi | 82724 85 | qb | AF219942 . 


1IAF219942 Shuttle vector pPha-Tl co... 


-JL1 


3e- 


-07 


qi | 7715975 | gb | AF203972 . 


iiAF203972 Shuttle vector pBA comple. . . 


64 


3e- 


-07 


gi | 77 050 8 0 | gb | AC068 564 . 


1|AC068564 Filobasidiella neoformans. . . 


64 


3e- 


-07 


qi | 5689998 | emb | AJ131112 


. 1IS3C131112 Sus scrofa MHC class I ... 


64 


3e- 


-07 


qi i 28300623 | emb j AL95389 


1.10| Zebrafish DNA sequence from cl . . . 


64 


3e- 


-07 


qi |763 S 149| qb j AF2 34316. 


ljA.F234.316 Binary vector pCAMBIA-2 3 0 . . . 




3e- 


-07 


gi | 7638145 | gb | AF234315 . 


1IAF234315 Binary vector pCAMBIA-2 3 0 . . . 


64 


3e- 


-07 


gi | 7638140 | gb | AF234314 . 


1IAF234314 Binary vector pCAMBIA-22 0 . . . 


64 


3e- 


-07 


qi | 7638136 | qb j AF234313 . 


i;AF234313 Binary vector pCAMBIA-22 0 . . . 


64 


3e- 


-07 


qi | 7633 0 83 j qb | AF2 3 4 30 0 . 


1IAF234300 Binary vector pCAMBIA-130 . . . 


64 


3e- 


-07 


qi | 7633078 | gb | AF234299 . 


i|AF234299 Binary vector pCAMBIA- 130 . . . 


64 


3e- 


-07 


gi j '7638073 | gb | AF234298 . 


i|7\F234298 Binary vector pCAMBIA- 1 3 0 .. . 


64 


3e- 


-07 


gi | 7638068 I gb | AF234297 . 


1IAF234297 Binary vector pCAMBIA- 13 0 .. . 


64 


3e- 


-07 


qi | 7 638064 | qb |AF2 34296. 


1:AF234296 Binary vector pCAMBIA- 1 3 0 .. . 


64 


3e- 


-07 


qi | 7638049 | qb j AF234293 . 


1IAF234293 Binary vector pCAMBIA- 12 0 .. . 


64 


3e- 


-07 


q i 17 63 SO 4 5 j qb | AF2 342 92 . 


ljA.F234.292 Binary vector pCAMBIA- 12 0 .. . 


64 


3e- 


-.07 


gi | 7415878 | dbi IAB038146 


.11 Cloning vector pGFPTA DNA, compl . . . 


64 


3e- 


-07 


gi | 27531019 | dbj \ AB08296 


1.1| Cloning vector pMG171 DNA, comp... 


64 


3e- 


•07 


qi I 27531016 | dbi IAB082960 . 1 | Cloninq vector pMG170 DNA, comp . . . 


64 


3e- 


07 


qi 1 15553040 | dbi 1 AB05565 


2.1| Thermosensitive suicide vector ... 


64 


3e- 


07 


qi | 15553035 | dbi I AB05565 


1 . 1 | Thermosensitive suicide vector . . . 


64 


3e- 


07 


qi. | 15553030 | db -j 1 AB055650 . 1 | Thermosensi tive suicide vector . . . 


64 


3e- 


07 


gi | 8250423 | enib | AJ271043 


. 1|MBA271043 Marine bacterium S5 par... 


64 


3e- 


07 


qi I 48847 86 | qb | AF12 8 8 62 . 


1IAFI2S862 Cloninq vector pHIND2.2, ... 




3e- 


07 


qi I 4731624J qb | AF134573 - 


1|AFI34573 Cloninq vector p34S-Sm3, ... 


64 


3e- 


07 


qi 1.4731621 | qb | AF134572 . 


1IAFI34572 Cloninq vector p34S-Srn2, ... 


6 4 


3e- 


07 


.9Li 13 .? 0 7 _6 2 3 I_qb J_ A F 1 0 2 2 3 _3 


iJ.ALLQ.?:2 3 3 Transposon delivery vecto... 


...M. 


3e- 


07 


gi | 3136321 | gb | AF064067 , 


1IAF064067 Expression vector pYZ81N, . . . 


64 


3e- 


07 


qi | 3136317 | . qb j AF 0 64 066. 


i;AF064066 Expression vector pYZ41N, . . . 


64 


3e- 


07 


qi | 29164976 ! qb |AY2 19695 


.11 Shuttle vector pBHT18mob2, compl... 


64 


3e- 


07 


qi 129164973 | qb j AY219694 


.11 Shuttle vector pBHK18mob2, compl... 


64 


3e- 


07 


qi | 29164970 | gb[AY219693 


. 1| Shuttle vector pBHCl8mob2, compl... 


64 


3e- 


07 


gi j 29164967 | gb | AY219692 


.11 Shuttle vector pBHT18, complete ... 


64 


3e- 


07 


qi I 2 916496 4 | qb |AY2 19691 


.11 Shuttle vector pBHK18, complete ... 


64 


3e- 


07 


qi | 29164961 | qb | AY219690 


.11 Shuttle vector pBHCIS, complete ... 


64 


3e- 


07 


gi j 29164953 | qb |.AY2 19689 


.11 Expression vector pXT99A, comple... 


64 


3e- 


07 


gi (291649 5 5 | qb j AY 2 19688 


.1| Expression vector pXS99A, comple... 


64 


3e- 


07 


gi I 29164951 | gb | AY219687 


._1.[. ' Expression vector pXK99CAT, comp... 


64 


3e- 


07 


qi I 4827116 |dbi I AP0 0 0.15 0 


.11 Homo sapiens genomic DNA, chrome. . 


_6_4 


3e- 


07 


qi| 6468567 I emb j A J 131034 


. 1IHSA131034 Homo sapiens otase aene . . . 


53 


2e- 


05 



Alignments 



□ > q:i. | 505230 1 emb | X59040 . 1 | CBDPEXC3 Clostridium botulinum D phage gene for exoenzym 
Length - 1979 

Score = 1261 bits (636), Expect - 0.0 
Identities = 654/659 (99%), Gaps = 1/659 (0%) 
Strand = Plus / Plus 



Query: 32 atgcttattccattaatcaaa-ggcttattcaaatacttaccaggagtttactaatattg 9 0 
I M M I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I II I I I I II I I I I I I I I I II I I I I I I I I j I I I 
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Sbjct: 823 atgcttattcca ttaatcaaaaggcttattcaaatacttaccaggagtt tactaatattg 882 



Query : 91 atcaagcaaaagcttggggtaatgctcagtataaaaagtatggactaagcaaatcagaaa 

! I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I 
Sbjct: 883 atcaagcaaaagcttggggtaatgctcagtataaaaagtatggactaagcaaatcagaaa 



150 



942 



Query: 151 aagaagctatagtatcatatactaaaagcgctagtgaaataaatggaaagctaagacaaa 210 

II I I I I I I I I I I I I I I i f I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct: 943 aagaagctatagtatcatatactaaaagcgctagtgaaataaatggaaagctaagacaaa 1002 



Query: 211 ataagggagttatcaatggatttccttcaaatttaataaaacaagttgaacttttagata 270 

I I I I I I I I 1 I I I I I I I I ! I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I 
Sbjct: 1003 ataagggagttatcaatggatttccttcaaatttaataaaacaagttgaacttttagata 1062 



Query: 271 aatcttttaataaaatgaagacccctgaaaatattatgttatttagaggcgacgaccctg 330 

I I I I I I ! I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1063 aatct tttaataaaatgaagacccctgaaaatattatgttatttagaggcgacgaccc tg 1122 

Query: 331 cttatttaggaacagaatttcaaaacactcttcttaattcaaatggtacaattaataaaa 390 

I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I 1 I I I I I I I E I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I I I 
Sbjct: 1123 cttatttaggaacagaatttcaaaacactcttcttaattcaaatggtacaattaataaaa 1182 

Query: 391 cggct tttgaaaaggctaaagctaagtt tttaaataaagatagacttgaatatggata ta 450 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I 
Sbjct: 1183 cggcttttgaaaaggctaaagctaagtttttaaataaagatagacttgaatatggatata 1242 



Query: 451 ttagtacttcat taatgaatgtttctcaatttgcaggaagaccaattattacanaattta 510 

I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I II I I M I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I A I I I I I 
Sbjct: 1243 ttagtacttcattaatgaatgtttctcaatttgcaggaagaccaattattacaaaattta 1302 

Query: 511 aagtagcaaaaggctcaaaggcaggatatattgaccctattagtgcttttcagggacaac 570 

! I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I 
Sbjct: 1303 aagtagcaaaaggctcaaaggcaggatatattgaccctattagtgcttttgcaggacaac 1362 



Query : 571 ttgaaatgttgcttcctagacatagtacttatcatatagacga tat gaga ttgtcttctg 
I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I i I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I ! 
Sb j ct : 13 63 ttgaaatgttgcttcctagacatagtacttatcatatagacgatatgaga ttgtcttctg 



630 



1422 



Query: 631 atggtaaacaaataataattacagcaacaatgatgggcacagct atcaatcctaaataa 689 

I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I 
Sbjct: 1423 a tggtaaacaaa taa t aa t tacagcaacaa tga tgggcacagc ta t caa tec taaa taa 1481 



□ > qi I 2 96786 | emb j X59039 . 1 | 
Length = 1977 



^BCPEXC3 Clostridium botulinum C phage gene for exoenzym 



Score = 1261 bits (636), Expect =0.0 
Identities = 654/659 (99%), Gaps = 1/659 (0%) 
Strand = Plus / Plus 



h tt p : // www . n cb i . n 1 m . ni h . go v/b 1 as t/B 1 ast . cgi 
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Query: 32 atgcttattccattaatcaaa-ggcttattcaaatacttaccaggagtttactaatattg 90 

I I I I I I I If I I I I I I I i I I I I ! I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 821 atgcttattccattaatcaaaaggcttattcaaatacttaccaggagtttactaatattg 880 

Query: 91 atcaagcaaaagct tggggtaa tgctcagta t aaaaagtatggac taagcaaatcagaaa 150 

I I I I I I i I I I I I I I I i I I II I I I I I I I I j I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I i I I I I I I I 
Sbj ct : 881 atcaagcaaaagct tggggtaa tgctcagtataaaaagtatggactaagcaaatcagaaa 94 0 

Query: 151 aagaagctatagtatca ta tactaaaagcgctagtgaaataaatggaaagctaagacaaa 210 

I I I I II I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i II I I I 
Sbjct: 941 aagaagctatagtatcatatactaaaagcgctagtgaaataaatggaaagctaagacaaa 1000 

Query: 211 ataagggagttatcaatggatttccttcaaatttaataaaacaagttgaacttttagata 270 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I II I 
Sb j ct : 1001 ataagggagttatcaatggatttccttcaaatttaataaaacaagttgaacttttagata 10 60 

Query: 271 aatcttttaataaaatgaagacccctgaaaatatt atgttat ttagaggcgacgaccctg 330 

I I I I I I I I i I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1061 aatcttttaataaaatgaagacccctgaaaatatt atgttat ttagaggcgacgaccctg 112 0 

Query: 331 cttatttaggaacagaatt tcaaaacactcttcttaattcaaatggtacaattaataaaa 390 

I I I I I I II II I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1121 cttatttaggaacagaatttcaaaacactcttcttaattcaaatggtacaattaataaaa 1180 

Query: 391 cggct tttgaaaaggctaaagctaagtttttaaataaagatagacttgaatatggatata 45 0 

I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I 1 I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1181 cggcttttgaaaaggctaaagctaagtttttaaataaagatagacttgaatatggatata 12 4 0 

Query: 4 51 ttagtacttcattaatgaatgtttctcaatttgcaggaagaccaattattacanaattta 510 

I I I I I I I I I I I I I I II II I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I i I I I I I I I I I I I I I j I I I I I 
Sbjct: 1241 ttagtacttcattaatgaatgtttctcaatttgcaggaagaccaattattacaaaattta 1300 

Query: 511 aagtagcaaaaggctcaaaggcaggatatattgaccctattagtgcttttcagggacaac 57 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I 
Sbj ct : 1301 aagtagcaaaaggctcaaaggcaggatatattgaccctattagtgcttttgcaggacaac 13 60 

Query: 571 ttgaaatgttgcttcctagacatagtacttatcatatagacgatatgagattgtcttctg 630 

I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1361 ttgaaatgttgcttcctagacatagtacttatcatatagacgatatgagattgtcttctg 142 0 

Query: 631 atggtaaacaaataataattacagcaacaatgatgggcacagctatcaatcctaaataa 68 9 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I II I 
Sbj ct : 1421 atggtaaacaaataataattacagcaacaatgatgggcacagctatcaatcctaaataa 147 9 

□ > qi 1 14907 j emb 5X51464 . 1 | CBDPS3 Clostridium botulinum D Phage C3 gene for exoenzym 
Length = 780 
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Score - 1257 bits (634), Expect =0.0 
Identities - 652/657 (99%), Gaps = 1/657 (0%) 
Strand = Plus / Plus 



Query: 34 gcttattccat taatcaaa-ggcttat tcaaatacttaccaggagtttactaatattgat 92 

I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 1 gcttattccattaatcaaaaggcttattcaaatacttaccaggagtttactaatattgat 60 



Query: 93 caagcaaaagcttggggtaatgctcagtataaaaagtatggactaagcaaatcagaaaaa 152 
I I I II I I I i I I I I I I I I M I I 1 I I I I I I I I If i I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I 

Sbjct: 61 caagcaaaagcttggggtaatgctcagtataaaaagtatggactaagcaaatcagaaaaa 120 



Query : 153 gaagctatagtatcatatactaaaagcgctagtgaaataaatggaaagctaagacaaaat 
I I I I I I I I II I I M I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sb j ct : 121 gaagctatagtatcatatactaaaagcgctagtgaaataaatggaaagctaagacaaaat 



212 



180 



Query: 213 aagggagttatcaatggatt tccttcaaatttaataaaacaagttgaact tttagataaa 272 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I i I 
Sbjct: 181 aagggagttatcaatggatttccttcaaatttaataaaacaagttgaacttttagataaa 240 



Query: 273 tctt ttaataaaatgaagacccctgaaaatattatgttatttagaggcgacgaccctgct 332 

I I I I I I I I II I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I i I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Sbjct: 241 tcttttaataaaatgaagacccctgaaaatattatgttatttagaggcgacgaccctgct 300 



Query : 3 33 tatttaggaacagaatttcaaaacactcttcttaat tcaaatggtacaattaataaaacg 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 301 tatttaggaacagaatttcaaaacactcttcttaattcaaatggtacaattaataaaacg 



392 



360 



Query : 3 93 gctt ttgaaaaggctaaagc taagttttt aaataaagatagacttgaata tggatatatt 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 361 gcttttgaaaaggctaaagctaagtttttaaataaagatagacttgaatatggatatatt 



452 



420 



Query: 453 agtact tcattaatgaatgt ttctcaatttgcaggaagaccaa ttattacanaatttaaa 512 

I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 421 agtacttcattaatgaatgtttctcaatttgcaggaagaccaattattacaaaatttaaa 480 



Query : 513 gtagcaaaaggctcaaaggcaggatatattgaccctattagtgcttttcagggacaactt 
I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I 
Sb j ct : 481 gtagcaaaaggctcaaaggcaggatatattgaccctattagtgcttttgcaggacaactt 



572 



540 



Query : 573 gaaatgttgcttcctagacatagtacttatcatatagacgatatgagattgtcttctgat 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sb j ct : 541 gaaatgttgcttcctagacatagtacttatcatatagacgatatgagattgtcttctgat 



632 



600 



Query: 
Sbjct: 



633 



601 



ggtaaacaaataataattacagcaacaatgatgggcacagctatcaatcctaaataa 68 9 
I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

ggtaaacaaataataattacagcaacaatgatgggcacagctatcaatcctaaataa 657 



http://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast/Blast.cgi 



9/30/03 



RID=1064960959-20664-530139.BLASTQ3, 



Page 7 of 21 



^ ^ J AMZ.-i§J_Sk^^^ C.botulinum C3 ADP-ribosyltransferase gene, c omp 

Length = 2067 

Score - 184 bits (93), Expect = le-43 
Identities - 277/338 (81%), Gaps = 3/338 (0%) 
Strand = Plus / Plus 

Query: 271 aatcttttaataaaatgaagacccctgaaaatattatgttatttagaggcgacgaccctg 330 

I I I I I I I I I III I I I I I I I III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I 
Sbjct: 772 aatcttttagtaagatgaagatgcct caaaatattattcttt ttagaggtgatgaccctg 831 

Query: 331 cttatttaggaacagaatt tcaaaacactcttcttaattcaaatggtacaattaataaaa 390 

I I I I I I I I I I I I I 9 I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 832 cttatttaggtccagaatttcaagataaaattc ttaataaagatggaacaattaataaaa 891 

Query: 391 cggct tttgaaaaggctaaagctaagtttttaaataaagatagacttgaatatggatata 450 

I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I II I I I I I I I ! I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 892 c tgttt ttgaacaagtt aaagcgaaatt ttt aaaaaagga tagaacagaata tggatata 951 

Query: 451 ttagtacttcattaatgaatgtttctcaatttgcaggaagaccaattattacanaatt ta 510 

I I I I I I I I I I I I I I M I I II I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I Milll 
Sbjct: 952 ttagtacttcat taatgagtg cgcaatttggaggaagaccaattgttactaaattta 1008 

Query: 511 aagtagcaaaaggctcaaaggcaggata tattgaccctattagtgcttt tcagggacaac 570 

I I I I I I II II II I III I I I I I I I I I I I I I I II III I I I I I I II 
Sbjct: 1009 aagtaactaatggatcaaaaggagggtatatagaccctattagctatttcccaggacaac 1068 

Query: 571 ttgaaatgttgcttcctagacatagtac ttatcatata 608 

I I I I I I I I I I I I I I II I I i III II I I II I I I I I 
Sbj ct : 10 69 ttgaagtgttgcttcctagaaataatagttattatata 110 6 



Score = 58.0 bits (29), Expect = 2e-05 
Identities = 50/57 (87%) 
Strand = Plus / Plus 



Query: 105 tggggtaatgctcagtataaaaagtatggactaagcaaatcagaaaaagaagctata 161 

I I I I I ill I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I III I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 606 tggggaaatgctcaatataaaaaatatggcctaagcaaacctgaacaagaagctata 662 



□ > qi | 404820 j dbi | D17555. 1 | CLOADPRC3 Clostridium botulinum type D gene for ADP-ribo 
complete cds 
Length - 1712 

Score = 172 bits (87), Expect = 5e-40 
Identities - 280/344 (81%), Gaps = 3/344 (0%) 
Strand = Plus / Plus 
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Query: 265 tagataaatcttttaataaaatgaagacccctgaaaatatta tgttatt tagaggcgacg 324 

I I I I I I I M I I I I I III MINI! Ml 1 I I 1 1 I j I I I I I I I I I I I I II I 
Sbjct: 764 tagatcaatcttttagtaagatgaagatgcctcaaaatattattctttttagaggtgatg 823 

Query: 325 accctgcttatttaggaacagaatttcaaaacact cttcttaattcaaa tggtacaatta 384 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I II I 
Sbjct: 824 accctgctta tt taggtccagaatttcaagataaaattcttaataaaga tggaacaatta 883 

Query: 385 ataaaacggcttttgaaaaggctaaagctaagttt ttaaataaagatagacttgaatatg 444 

III I I I I I I I I I I I I I I I I I IE I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 884 atagagatgttt ttgaacaagttaaagcgaaatttttaaaaaaagatagaacagaa tatg 943 

Query: 445 gatatattagtacttcattaatgaatgtttctcaatttgcaggaagaccaattattacan 504 

I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I II II I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I MM 
Sbjct: 944 gatatattagtacttcattaatgagt g cgcaatttggaggaagaccaattgttacta 1000 

Query: 505 aatttaaagtagcaaaaggctcaaaggcaggatat attgaccctattagtgcttttcagg 564 

I II I I II II I I I II II I I I I 1 I III I II I I I i I I II II I I I III I I 
Sbjct: 1001 aatttaaagtaactaatggatcaaaaggagggtatatagaccctattagctatttcccag 1060 

Query: 565 gacaacttgaaa tgttgcttcctagacatagtact tatcatata 608 

I I II I M I I I I I I II I I I I I I I I I I III II I I I I I I I II 
Sbjct: 1061 gacaacttgaagtgttgcttcctagaaataatagttattatata 1104 



Score = 61.9 bits (31), Expect = le-06 
Identities = 73/87 (83%) 
Strand = Plus / Plus 



Query: 75 gagtttactaata ttgatcaagcaaaagc ttggggtaatgctcagtataaaaagtatgga 134 

I M I I I I I M M MM I II I III I I I I I I I I I I I I I I I I II I II I II I I 
Sbjct: 574 gagtttactaatgttgaggaagccaaaaaatggggaaatgctcaa tataaaaaatatggc 633 

Query: 135 ctaagcaaatcagaaaaagaagctata 161 

I I I II I I I I I III I II I I I I I I I I 
Sbjct: 634 ctaagcaaacctgaacaagaagctata 660 



□ > qi j 121287 4 | emb 1X87215 . 1 j CLC3GENE C.limosum C3 gene 
Length = 1022 

Score = 99.6 bits (50), Expect = 6e-18 
Identities = 127/153 (83%) 
Strand = Plus / Plus 



Query : 438 gaatatggatatattagtacttcattaatgaatgtttctcaatttgcaggaagaccaatt 4 97 

I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I III I II I I III I M I II I I I I II II II I I 
Sbj ct : 67 3 gaa ta tggata ta t tagcac t tc tt tagtaaa tggt tcagca tttgcaggtagaccaa tt 7 32 



http://www.ncbi.nlm.nih.gov/biast/Blast.cgi 



9/30/03 



RID- 1 064960959-20664-5301 39.BLASTQ3, 



Page 9 of 21 



Query: 498 attacanaatttaaagtagcaaaaggctcaaaggcaggatatattgaccctattagtgct 557 

II Ml I I I I I I I II I I II I II I I I I I I I I I I I I I I I j I I I I I I I I I I 

Sbj ct : 7 33 ataacaaaatttaaggttttagacggt tcaaaagcaggatata ttgaacc tattagtacc 7 92 

Query: 558 t t tcagggacaact t gaaatgttgct tcctaga 590 

III I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I 
Sbjct: 793 tttaaaggtcaacttgaagtgttgcttcctaga 825 



Score = 75.8 bits (38), Expect = 9e-ll 
Identities - 134/166 (80%) 
Strand = Plus / Plus 



Query: 2 24 caatggatttcct tcaaatt taataaaacaagttgaacttttagataaatcttttaataa 283 

MINIMI I M II II I II I I II I I I I I I I M I II II I II I i I M I III 
Sbjct: 459 caatggattacctgcagatataagaaaagaagttgaacaaatagataaatctttcactaa 518 

Query: 284 aatgaagacccctgaaaatattatgttatttagaggcgacgaccctgcttatttaggaac 343 

I M I I M I I I II I II I I I II I I II I I I II I II II I I I I I II I I II I I I 
Sb j ct : 519 aatgcaaactcctgaaaatattattctttttagaggagatgatcctggatatttaggacc 57 8 

Query : 3 44 agaatttcaaaacac tcttctt aattcaaatggtacaattaataaa 38 9 

M ME I I I I III II II II I I I I I I I I II I II I II II I 
Sbjct: 579 ggattt tgaaaatac tattcttaatagagatggaacaa ttaataaa 624 



□ > g± | 33149672 j qb | AY330212 . 1 j Cloning vector pT3, complete sequence 
Length = 2551 

Score = 67.9 bits (34), Expect = 2e-08 

Identities = 41/42 (97%), Gaps - 1/42 (2%) 
Strand = Plus / Minus 



Query: 1 ggatcctc tagagtcgacctgcaggcatgcaatgcttattcc 42 

I I I I M I I II I I I I I I I II I I II I I I I I I || I I 1 I II II II 
Sb j ct : 227 ggatcctctagagtcgacctgcaggcatgcaa-gcttattcc 187 



□ > qi | 595779 j qb 1U13871 . 1 [XXU13871 pT7T3D cloning vector, complete, sequence 



Length = 2907 

Score = 67.9 bits (34), Expect = 2e-08 
Identities = 41/42 (97%), Gaps = 1/42 (2%) 
Strand = Plus / Minus 



Query: 1 ggatcctctagagtcgacctgcaggcatgcaatgcttattcc 42 

I M II I II I II II I II I II I I I II I II I I II I II M II I I I 
Sb j ct : 230 ggatcctctagagtcgacctgcaggcatgcaa-gcttattcc 190 
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□ > qi | 59577 4 j gb j U13S69 . 1 | XXU18 8 69 pT7T318U cloning vector, complete sequence 
Length = 2883 

Score = 67.9 bits (34), Expect = 2e-08 
Identities = 41/42 (97%), Gaps - 1/42 (2%) 
Strand = Plus / Minus 



Query: 1 ggatcctctagagtcgacctgcaggcatgcaatgcttattcc 42 

I I I I I i I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I IE I MINIMI 
Sbjct: 230 ggatcctctagagtcgacctgcaggca tgcaa-gcttattcc 190 



□ > qi | 11497Q6 | emb | X86491 . 1 | CPSPOOA C . per f ringens spoOA gene 
Length = 350 

Score = 65.9 bits (33), Expect = 9e-08 
Identities = 36/37 (97%) 
Strand = Plus / Plus 



Query: 1 ggatcctctagagtcgacctgcaggcatgcaatgctt 37 

M M I M I I I M M M M M M I M M M M I MM 
Sbjct: 275 ggatcctctagagtcgacctgcaggcatgcaaggctt 311 



G > qx | 31335236 | qb | AY2 924 66 . 1 1 BAC cloning vector pBACVM4, complete sequence 
Length = 9077 

Score = 63.9 bits (32), Expect - 3e-07 
Identities = 32/32 (100%) 
Strand = Plus / Plus 



Query: 1 ggatcctctagagtcgacctgcaggcatgcaa 32 

M M M M I M M M M M M M I M M M M 
Sbjct: 1813 ggatcctctagagtcgacctgcaggcatgcaa 1844 



□ > qi 1 3 042 4 55 4 j qb | AY 182 7 82 . 1 j Shuttle vector pSK5640, complete sequence 
Length = 6152 

Score = 63.9 bits (32), Expect - 3e-07 
Identities = 32/32 (100%) 
Strand = Plus / Minus 



Query: 1 ggatcctctagagtcgacctgcaggcatgcaa 32 

M M M M M M M M M M M M M E M E M 
Sbjct: 36 ggatcctctagagtcgacctgcaggcatgcaa 5 
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